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Резюме
Цель: характеристика заболеваемости энтерови-
русной инфекцией и изучение особенностей циркуляции 
неполиомиелитных энтеровирусов на ряде территорий 
России в 2017 г.
Материалы и методы: исследовано более 5000 проб 
фекалий от больных энтеровирусной инфекцией. Вы-
деление и идентификацию энтеровирусов проводили 
вирусологическим методом и путём частичного секве-
нирования области генома VP1. Филогенетические де-
ревья были построены методом Bayesian Monte Carlo 
Markov Chain. 
Результаты: течение эпидемического процесса и 
клинические проявления энтеровирусной инфекции на 
разных территориях отличались. Особенности цир-
куляции энтеровирусов разных типов на территори-
ях также были разными. В Саратовской области 65% 
Abstract
Aim: Characteristics of enterovirus infection morbidity 
and study of peculiarities of enterovirus circulation on some 
territories of Russia in 2017.
Materials and methods: We investigated more than 5000 
samples from the patients with enterovirus infection. The iso-
lation and identification of enteroviruses were conducted by 
virological method and by partial sequencing of the genome 
region VP1. Phylogenic trees were constructed according to 
the method of Bayesian Monte Carlo Markov Chain.
Results: Epidemic process and clinical picture of entero-
virus infection were not the same on different territories. 
Peculiarities of the circulation of different types of enterovi-
ruses on the territories were also different. In Saratov region 
65% of cases were represented by enterovirus meningitis. 
In Murmansk region and in the Komi Republic enterovirus 
infection with exanthema prevailed, 95% and 60% corre-
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spondingly. In Saratov region enterovirus ECHO18 was the 
etiological agent of enterovirus meningitis. In Murmansk 
region and in the Komi Republic the cases were connected 
mainly with Coxsackieviruses A6. The strains of enterovirus 
ECHO18 were distributed to three clusters. The strains which 
provoked enterovirus meningitis in Saratov region belonged 
to cluster 3, they were formed separately from other strains of 
this enterovirus type and differed from the stains of ECHO18 
which circulated in the North-West of Russia. The strains of 
Coxsackieviruses A6 identified in the North-West of Russia 
belonged to three sub-genotypes 5, 6, 8 of pandemic geno-
type of CoxsackievirusesA6.
The majority of the strains belonged to sub-genotypes 6 
and 8 which in 2017 dominated in the structure of Coxsacki-
eviruses A6 in the North-West of Russia and in Russia.
Conclusion: Epidemic peaks of enterovirus infection 
represented by different clinical forms of the disease were 
provoked by different types of enteroviruses. Enterovirus 
ECHO18 was the etiological agent of enterovirus meningi-
tis. The main etiological factors of enterovirus infection with 
exanthema were Coxsackieviruses A6 of different sub-geno-
types.
Key words: enterovirus infection, enteroviruses, circula-
tion, detection, identification, phylogenetic analysis. 
заболеваний были представлены энтеровирусным ме-
нингитом. В Мурманской области и в Республике Коми 
преобладали экзантемные формы энтеровирусной ин-
фекции, составившие 95% и 60% соответственно. 
В Саратовской области этиологическим фактором эн-
теровирусного менингита оказался энтеровирус ЕСНО 
18. В Мурманской области и в Республике Коми заболе-
вания были обусловлены в основном Coxsackievirus А6. 
Штаммы энтеровируса ЕСНО 18 распределились по 
трем кластерам. Штаммы, обусловившие заболевания 
энтеровирусным менингитом в Саратовской области, 
вошли в кластер 3, они сформировались отдельно от 
штаммов этого типа вируса и отличались от штам-
мов ЕСНО18, которые циркулировали на северо-западе 
России. Штаммы вируса Coxsackievirus А6, иденти-
фицированные на северо-западе России, относились к 
трем субгенотипам пандемического генотипа вируса 
Coxsackievirus А6 – 5, 6 и 8. Большинство штаммов от-
носились к субгенотипам 6 и 8, которые в 2017 г. доми-
нировали в структуре Coxsackieviruses А6 на северо-за-
паде России и в Российской Федерации в целом.
Заключение: эпидемические подъемы заболеваемо-
сти энтеровирусной инфекцией, представленной раз-
личными клиническими формами, были обусловлены 
разными типами энтеровирусов. Этиологическим аген-
том энтеровирусного менингита были энтеровирусы 
ЕСНО 18. Основным этиологическим фактором экзан-
темных форм заболевания были Coxsackieviruses A6 раз-
ных субгенотипов. 
Ключевые слова: энтеровирусная инфекция, энте-
ровирусы, циркуляция, детекция, идентификация, фило-
генетический анализ. 
Введение
Неполиомиелитные энтеровирусы вызывают 
заболевания с широким спектром клинических 
проявлений: асептический менингит, энцефалит, 
паралич, геморрагический конъюнктивит, увеит, 
герпангина, экзантема полости рта и конечностей 
[1–6]. Многообразие клинических форм энтеро-
вирусной инфекции (ЭВИ) свидетельствует о спо-
собности энтеровирусов к репродукции в различ-
ных органах и тканях человека на основе специ- 
фического взаимодействия вирусов с рецептора-
ми чувствительных клеток. 
Доля энтеровирусного менингита (ЭВМ), воз-
будителями которого могут быть различные энте-
ровирусы, значительно колебалась в разные годы. 
Эпидемические подъемы ЭВМ неоднократно ре-
гистрировались на различных территориях РФ [4], 
в том числе на северо-западе РФ [7, 8, 9].
Удельный вес ЭВИ с клиникой экзантемы так-
же не был одинаков в разные годы. Этиологичес-
ким фактором экзантемных форм ЭВИ чаще всего 
являются энтеровирусы вида А: ЭВ71, Coxsacki-
evirus А 6, А10 и А16 [5, 6]. Во время вспышек этой 
инфекции в Европе, в том числе в РФ [2], Юго-Вос-
точной Азии и Северной Америке наблюдались за-
болевания разной степени тяжести. Широкая цир-
куляция Coxsackievirus (CV) А6 в мире наблюдает-
ся с 2008 г., когда в Испании, Финляндии и Китае 
были зафиксированы обусловленные этим виру-
сом крупные вспышки экзантемных заболеваний 
[10–12]. Ранее CVА6 выявлялся эпизодически, 
преимущественно в странах Азиатско-Тихоокеан-
ского региона, активизация циркуляции связана с 
формированием нового генотипа CVА6 [13].
Согласно данным литературы, неполиомие-
литные энтеровирусы обусловливают как спо-
радическую, так и вспышечную заболеваемость. 
Сезонные подъёмы заболеваемости, связанной с 
энтеровирусами (ЭВ), в России отмечаются в лет-
не-осенний период, однако вспышки ЭВИ могут 
регистрироваться в течение всего года [1, 2, 7–9]. 
Отдельные серотипы могут доминировать в цир-
куляции в течение нескольких лет, затем исчезать, 
чтобы появиться годы спустя [3]. Особенности 
циркуляции различных серотипов энтеровирусов 
и механизмы смены доминирующих в циркуляции 
серотипов [4, 5, 14] до настоящего времени не пол-
ностью ясны. 
Цель исследования – характеристика заболе-
ваемости энтеровирусной инфекцией и изучение 
особенностей циркуляции неполиомиелитных эн-
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Всего в 2017 г. на территориях СПб РЦ было 
зарегистрировано 3688 случаев энтеровирусной 
инфекции. В большом числе случаев (45,4%) забо-
левания протекали в форме герпетической ангины 
и экзантемных заболеваний, в том числе в виде 
вирусной экзантемы полости рта и конечностей. 
В частности, высокий процент этих форм ЭВИ 
был констатирован в Мурманской области (95%) 
и в Республике Коми (60%). Заболеваемость энте-
ровирусным менингитом в 2017 г. практически на 
всех территориях была существенно ниже, чем в 
предыдущие годы. В форме энтеровирусного ме-
нингита протекали лишь 16% случаев заболевания, 
и только в Саратовской области ЭВМ преобладал 
среди клинических форм, составив 65% от всех за-
регистрированных ЭВИ. 
В 2017 г. в Саратовской области отмечался ин-
тенсивный рост заболеваемости энтеровирусной 
инфекцией, были зарегистрированы максималь-
ные показатели заболеваемости с момента начала 
регистрации инфекции (2006 г.). Суммарный по-
казатель заболеваемости ЭВИ составил 13,27 на 
100 тыс. населения и превысил среднемноголет-
ний показатель в 5,7 раза. Всего в области было за-
регистрировано 330 случаев заболевания ЭВИ. Эн-
теровирусный менингит был зафиксирован у 215 
больных. Заболеваемость ЭВМ превысила средне-
теровирусов на ряде территорий Российской Фе-
дерации в 2017 г.
Задачи исследования
1. Изучение распространенности энтеровирус-
ной инфекции и ее разных клинических форм на 
некоторых территориях Российской Федерации. 
2. Детекция неполиомиелитных энтеровирусов 
вирусологическими и молекулярными методами и 
изучение особенностей циркуляции неполиомие-
литных энтеровирусов на некоторых территориях 
Российской Федерации в 2017 г.
3. Филогенетический анализ неполиомиелит-
ных энтеровирусов, явившихся этиологическим 
агентом заболеваний на разных территориях.
Материалы и методы 
Анализ заболеваемости энтеровирусной ин-
фекцией проводили на основе сведений, получен-
ных из формы № 2 государственной статистичес-
кой отчетности. 
В 2017 г. было исследовано более 5000 проб фе-
калий от больных энтеровирусной инфекцией с 
административных территорий РФ, курируемых 
Санкт-Петербургским региональным центром 
(СПб РЦ) по надзору за полиомиелитом и острыми 
вялыми параличами.
Выделение неполиомиелитных энтеровирусов 
(НПЭВ) проводили с помощью стандартных про-
цедур, рекомендованных ВОЗ [15] на культурах 
клеток RD и Hep-2. Идентификацию энтеровиру-
сов осуществляли с помощью реакции нейтрали-
зации микрометодом с использованием специфи-
ческих диагностических сывороток производства 
Института полиомиелита и вирусных энцефали-
тов им. М.П. Чумакова.
Обнаружение РНК энтеровирусов в про-
бах фекалий и ликвора осуществляли методом 
ОТ-ПЦР с помощью диагностической тест-
системы «АмплиСенс®Enterovirus-FL» производ-
ства ООО «ИнтерЛабСервис». Тип энтеровируса 
определяли путём частичного секвенирования об-
ласти генома VP1[16] в автоматическом режиме на 
генетическом анализаторе «GenomeLab™GeXP» 
(фирма «Becman Coulter»). Выравнивание нукле-
отидных последовательностей методом ClustalW 
и вычисление p-дистанций осуществляли с ис-
пользованием программного обеспечения MEGA 
5.2 [17]. Филогенетические деревья были постро-
ены методом Bayesian Monte Carlo Markov Chain 
(MCMC), включенным в пакет Beast v1.8.4 [18]. 
Группы последовательностей с апостериорной ве-
роятностью узла менее 0,95 при анализе не учиты-
вались.
Статистический анализ проводили с определе-
нием средних ошибок. Достоверность различий 
оценивали с помощью t-критерия Стьюдента.
Результаты и обсуждение 
Санкт-Петербургский региональный центр 
по надзору за полиомиелитом и острыми вялыми 
параличами осуществляет научную, организаци-
онно-методическую и диагностическую деятель-
ность на 14 территориях Российской Федерации.
Был проведен анализ заболеваемости энтерови-
русной инфекцией, в том числе ее разных клини-
ческих форм, в 2017 г. на этих территориях, и было 
установлено, что на ряде территорий имели место 
эпидемические подъемы заболеваемости (рис. 1).
Рис. 1. Заболеваемость энтеровирусной инфекцией 
на ряде территорий Российской Федерации  
в 2012–2017 гг.
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многолетний показатель в 4,5 раза, составив 8,6 на 
100 тыс. населения. Наиболее высокий показатель 
заболеваемости зарегистрирован в возрастной 
группе 3–6 лет – 113,8 на 100 тыс. населения дан-
ной возрастной группы.
Подъем заболеваемости энтеровирусной ин-
фекцией начался в июне с появления групповых 
случаев заболевания энтеровирусным менингитом, 
вызванных в основном энтеровирусом ЕСНО 18. 
Пик заболеваемости ЭВИ пришелся на август, ког-
да в циркуляцию активно включились CVА и стали 
регистрироваться случаи заболевания с клиниче-
скими проявлениями вирусной экзантемы. Сни-
жение заболеваемости ЭВИ было зафиксировано 
только в ноябре. В период подъема заболеваемости 
было зарегистрировано 19 очагов энтеровирусной 
инфекции с повторными случаями заболевания. 
С диагностической целью был исследован ма-
териал от 667 больных. Были идентифицированы 
энтеровирусы ЕCHO 18 и CV А4, A6 и A10. Сре-
ди всех идентифицированных ЭВ энтеровирусы 
ЕСНО 18 составили 41,2%, Coxsackievirus А вида А 
составили 31,4%. Кроме того, 12,3% от всех энтеро-
вирусов приходилось на долю ЭВ ЕCHO30, осталь-
ные серотипы ЭВ были представлены единичными 
штаммами.
В Мурманской области в 2017 г. было зарегис-
трировано 433 случая ЭВИ. Показатель заболева-
емости составил 60,96 на 100 тысяч населения и 
превысил показатель 2016 г. в 3,2 раза. При этом 
удельный вес энтеровирусного менингита был ра-
вен лишь 0,5%. В структуре ЭВИ преобладали та-
кие клинические формы, как экзантема – 45,3%; 
герпангина – 32%; экзантема в сочетании с гер-
пангиной – 17,8%. Суммарный удельный вес экзан-
темных форм заболевания был равен 95%. В 2017 г. 
в области было зарегистрировано два групповых 
очага ЭВИ с 11 случаями заболевания в детских до-
школьных учреждениях с контактно-бытовым пу-
тем передачи инфекции. Во всех случаях отмечена 
средняя и легкая форма вирусной экзантемы поло-
сти рта и конечностей. Диагноз был подтвержден 
обнаружением РНК энтеровируса методом ПЦР. 
В период регистрации группового очага в материа-
ле от двух больных детей с аналогичной клиникой 
из того же поселка при молекулярном исследова-
нии был идентифицирован CVА6. 
При исследовании проб от больных ЭВИ и 
контактных чаще всего были детектированы 
Coxsackieviruses А2, А4, А6, А10 и А16, а также 
EV71 (энтеровирус 71). Доля CVА, принадлежа-
щих к виду А, составила 46,7% от всех обнаружен-
ных энтеровирусов, доля EV71 была равна 26,7% 
(суммарная доля энтеровирусов вида А достигла 
73%), что коррелировало с превалированием в 
клинической картине ЭВИ экзантемных форм за-
болевания. Кроме того, были идентифицированы 
Coxsackieviruses В1–6 (в 20% случаев), а также ви-
рус ЕСНО 6.
В Республике Коми в 2017 г. было зарегистри-
ровано 558 случаев ЭВИ – в 7,5 раза больше, чем 
в 2016 г., показатель заболеваемости составил 65,4 
на 100 000 населения. В структуре заболеваемости 
энтеровирусной инфекцией суммарная доля ви-
русной экзантемы и герпетической ангины была 
равна 60%. Было зарегистрировано три очага груп-
повой заболеваемости ЭВИ в форме вирусной 
экзантемы с охватом 19 человек, в том числе два 
очага в детских учреждениях (5 и 9 больных) с кон-
тактно-бытовым путем передачи. 
Исследование материала от больных было про-
ведено с помощью вирусологического и молеку-
лярного методов, были установлены типы энтеро-
вирусов. Из них 12 ЭВ были идентифицированы 
как CVА6, по два вируса – как CVА10. В сумме 
CVА, относящиеся к виду А, и EV71 составили 57% 
от всех выявленных вирусов. Пять вирусов при-
надлежали к типу ЕСНО 30, вирусы ЕСНО 25 и 
ЕСНО 11 были представлены единичными штам-
мами.
В общей сложности в 2017 г. на территориях 
СПб РЦ при исследовании 5007 проб от больных 
ЭВИ было идентифицировано 9 вакцинных полио-
вирусов (0,2%), изолированных у детей, недавно 
привитых оральной полиомиелитной вакциной, и 
488 неполиомиелитных энтеровирусов (9,8%). 
С наибольшей частотой были идентифициро-
ваны Coxsackieviruses А, относящиеся к виду А, – 
235 вирусов (48%). Среди этих вирусов превали-
ровали CVА6 (71%), 17% вирусов принадлежали к 
типу CVА4, 6% вирусов относились к типу CVА10, 
2,5% – к типам CVА8 и А16. Доля EV71 составила 
4,9% среди всех неполиомиелитных энтеровиру-
сов. Суммарная доля энтеровирусов, относящих-
ся к виду А, была равна 53% от всех идентифици-
рованных энтеровирусов. Доля энтеровирусов 
Coxsackievirus В1–6, в течение многих лет за-
нимавших лидирующее положение среди непо-
лиомиелитных энтеровирусов, была значительно 
меньше, чем обычно, и составила 10,7%.
Вирусы ЕСНО (всего 119) составили 24,4% сре-
ди всех выявленных энтеровирусов. Среди них 
наиболее высоким был процент выделения энте-
ровирусов ЕСНО 30 (37,8%) и ЕСНО 18 (20,2%), ко-
торые обусловили клиническую картину энтеро-
вирусного менингита на нескольких территориях. 
Доля вирусов ЕСНО 6 и 9 составила 15,1%, а доля 
вирусов ЕСНО 11 и 13 была равна 16%. 
Важно отметить, что впервые за много лет на 
одной из территорий СПб РЦ этиологическим 
агентом сезонного подъема заболеваемости эн-
теровирусным менингитом явился энтеровирус 
ЕСНО 18 [19], в Саратовской области в материале 
от больных ЭВМ был идентифицирован 21 вирус 
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этого серотипа. По одному вирусу ЕСНО 18 было 
детектировано в Ленинградской области и Не-
нецком автономном округе (НАО). В частности, в 
спортивном лагере на территории Ленинградской 
области было зарегистрировано групповое заболе-
вание энтеровирусным менингитом (5 подростков 
из Санкт-Петербурга). У 1 больного был изолиро-
ван энтеровирус ЕСНО 18 и у 3 больных были вы-
делены энтеровирусы ЕСНО 9.
При проведении филогенетического анализа 
нуклеотидных последовательностей 20 изученных 
штаммов энтеровируса ЕСНО 18 установлено, что 
они распределились по трем кластерам (рис. 2). Из 
этих штаммов 19 были выделены в 2017 г.: 17 – от 
больных ЭВМ из Саратовской области, по 1 штам-
му – от больного ЭВМ из очага в Ленинградской 
области и от больного острой кишечной инфекци-
ей из НАО. Один штамм был изолирован в 2012 г. в 
Санкт-Петербурге от мигранта из Таджикистана. 
Штамм, выделенный от мигранта из Таджикиста-
на, и российские вирусы ЕСНО 18, которые цир-
кулировали в 2007–2012 гг. и были выявлены у 
больных различными формами ЭВИ, образовали 
отдельный монофилетический кластер 1.
Штаммы, изолированные в Ленинградской обла-
сти и НАО, вместе с современными европейскими 
и японскими штаммами сформировали кластер 2. 
Дивергенция нуклеотидных последовательностей 
Рис. 2. Филогенетическое дерево для области генома VP1 энтеровирусов ЕСНО18 (324 н.о). Жирным шрифтом 
отмечены штаммы, выделенные на территории РФ; Ɣ – штаммы, выделенные на территориях, подконтрольных 
региональному центру по надзору за полио/ОВП; Ƈ – узлы с апостериорной вероятностью выше 0,95
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этих двух российских штаммов составила 4,3%, а 
общий гипотетический предок существовал при-
близительно в 2010 г., что в совокупности свиде-
тельствует об отсутствии эпидемиологической 
связи между случаями заболеваний, вызванных 
этими вирусами.
Штаммы вируса ЕСНО 18, выделенные в Сара-
товской области из разных очагов ЭВМ, сформиро-
вали монофилетический кластер 3, внутри которо-
го гомология нуклеотидных последовательностей 
составляла не менее 98,8%, что указывает на единое 
происхождение этих вирусов и возможную эпиде-
миологическую связь данных случаев групповой 
заболеваемости. Сравнение последовательностей, 
представленных в международных базах данных, 
показало, что наиболее близкими (96,9–97,5% го-
мологии) к штаммам из Саратова были вирусы 
ЕСНО 18, выявленные в Китае во время вспышки 
менингита/менингоэнцефалита в провинции Hebei 
в 2015 г. [19], а также в двух спорадических случаях 
энтеровирусной экзантемы полости рта и конеч-
ностей в провинции Yunnan в 2016 г. [20]. Резуль-
таты проведенного филогенетического анализа 
свидетельствуют о том, что группа штаммов виру-
са ЕСНО 18, обусловившего подъем заболеваемо-
сти ЭВМ в Саратовской области, сформировалась 
отдельно от штаммов данного типа энтеровируса, 
циркулировавших на северо-западе России. 
Филогенетический анализ нуклеотидных по-
следовательностей 77 штаммов вируса CVА6, вы-
деленных в 2017 г. от больных ЭВИ в 9 субъектах 
северо-запада России, показал, что идентифици-
рованные вирусы были генетически неоднородны 
(рис. 3) и относились к трем субгенотипам совре-
менного пандемического генотипа Coxsackievirus 
А6 – «5», «6» и «8». 
Рис. 3. Филогенетическое дерево для области генома VP1 энтеровирусов пандемического варианта Coxsackievirus 
А6 (284 н.о). Жирным шрифтом отмечены штаммы, выделенные на территориях СЗФО; Ɣ – штаммы, 
идентифицированные в 2017 г.; Ƈ – узлы с апостериорной вероятностью выше 0,95
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Субгенотип 5 был представлен одним штаммом, 
выделенным от больного ЭВИ из Сысолского рай-
она Республики Коми. Этот штамм был генетиче-
ски отличен от CVА6 субгенотипа 5, идентифици-
рованных в очагах ЭВИ в Ленинградской области 
в 2016 г. [21]. Большинство идентифицированных 
штаммов вируса CVА6 относились к субгенотипам 
6 и 8. Циркуляция вируса CVА6 субгенотипа 6 была 
отмечена на девяти территориях (в Республике 
Коми, Архангельской, Вологодской, Калининград-
ской, Ленинградской, Мурманской, Псковской об-
ластях, Ненецком АО и в Санкт-Петербурге), суб-
генотипа 8 – на шести территориях северо-запада 
России (в Республике Коми, Калининградской, Ле-
нинградской, Мурманской, Псковской областях и 
в Санкт-Петербурге). 
Следует отметить, что активизация циркуляции 
энтеровирусов вида А была отмечена в России в 
2010 г., и к 2017 г. доля этих вирусов в этиологиче-
ской структуре ЭВИ составила более 57% [22, 23]. 
Начиная с 2014 г., CVА6 доминирует среди энте-
ровирусов, выявляемых у больных экзантемными 
формами ЭВИ и герпетической ангиной в России, 
в том числе и при вспышечной заболеваемости. 
В 2017 г. его циркуляция была отмечена на 64 тер-
риториях Российской Федерации. CVА6 был в 
числе ведущих этиологических агентов ЭВИ на 
всех территориях, обусловливая высокую заболе-
ваемость, он был выявлен в 42 групповых очагах 
экзантемы, герпетической ангины, ОРВИ. Доми-
нирование субгенотипов 6 и 8 в структуре CV А6, 
отмеченное на северо-западе России, наблюдалось 
в 2017 г. и в целом по России.
Таким образом, в летне-осенний период 2017 г. 
был отмечен подъем заболеваемости энтеровирус-
ной инфекцией на нескольких административных 
территориях, курируемых СПб РЦ. При этом тече-
ние эпидемического процесса и клинические про-
явления заболеваний ЭВИ на разных территориях 
имели существенные отличия. 
В Саратовской области большинство случаев 
заболевания ЭВИ (65%) было представлено энте-
ровирусным менингитом, показатель заболевае-
мости ЭВМ превысил среднемноголетний показа-
тель в 4,5 раза. Подъем заболеваемости энтерови-
русной инфекцией в Саратовской области в 2016 г. 
также характеризовался высоким удельным весом 
ЭВМ (77%) в структуре клинических форм ЭВИ. 
В 2016 г. эпидемический подъем заболеваемости 
ЭВИ был обусловлен энтеровирусом ЕСНО 30. Но, 
в отличие от 2016 г., в 2017 г. в Саратовской обла-
сти, помимо ЭВМ, в значительном проценте слу-
чаев (29%) заболевания ЭВИ имели клиническую 
картину вирусной экзантемы. 
В Мурманской области в 2017 г. большинство 
случаев ЭВИ (95%) были представлены экзантем-
ными формами заболевания, преобладали такие 
клинические формы как экзантема, герпангина – 
и экзантема в сочетании с герпангиной. Аналогич-
ная ситуация была зафиксирована в Мурманской 
области в предыдущем 2016 году, когда удельный 
вес этих клинических форм составил в сумме 86% 
от всех ЭВИ. 
В Республике Коми в 2017 году также преобла-
дали экзантемные формы энтеровирусной инфек-
ции, составившие 60% от всех клинических форм 
зарегистрированных заболеваний.
Особенности циркуляции энтеровирусов раз-
ных серотипов среди населения на отдельных тер-
риториях также отличались. 
В Саратовской области основным этиологичес-
ким фактором заболеваний энтеровирусным ме-
нингитом был энтеровирус ЕСНО 18, его доля сре-
ди детектированных у больных вирусов составила 
41%. У больных с экзантемными формами заболе-
вания были обнаружены Coxsackieviruses А трех 
серотипов [2, 21], половина из которых относилась 
к серотипу CVА6. Суммарная доля выявленных 
CVА вида А составила 31% от всех идентифициро-
ванных энтеровирусов. 
В Мурманской области экзантемные формы за-
болевания были обусловлены CVА пяти серотипов 
[2, 21], по большей части энтеровирусами CV А4 и 
А6. Доля выявленных CVА, принадлежащих к виду 
А, составила 49% от всех идентифицированных эн-
теровирусов. В 2016 г. в Мурманской области из 
36 выделенных энтеровирусов 56% штаммов были 
идентифицированы как CV А4, A6, A10 и EV71. Ви-
русы CVА6 были выделены в двух очагах группо-
вых заболеваний в детских дошкольных учрежде-
ниях.
В Республике Коми у большинства больных 
ЭВИ с клинической картиной вирусной экзанте-
мы были идентифицированы CVА6, часть обна-
руженных вирусов были отнесены к типу CVА10. 
В сумме вирусы Coxsackievirus А вида А и энте-
ровирус 71 составили 57% от всех выявленных у 
больных вирусов.
Филогенетический анализ нуклеотидных после-
довательностей штаммов энтеровируса ЕСНО 18 по-
казал, что они распределились по трем кластерам. 
Штамм, выделенный от мигранта из Таджикистана, 
и российские вирусы ЕСНО 18, которые циркули-
ровали в 2007–2012 гг., образовали отдельный мо-
нофилетический кластер 1. Штаммы, изолирован-
ные в Ленинградской области и Ненецком автоном-
ном округе, вместе с современными европейскими 
и японскими штаммами сформировали кластер 2. 
Штаммы вируса ЕСНО 18, выделенные в Саратов-
ской области из разных очагов ЭВМ, сформирова-
ли монофилетический кластер 3. Наиболее близки-
ми к штаммам из Саратова были вирусы ЕСНО 18, 
выявленные в Китае в 2015 г. Результаты проведен-
ного филогенетического анализа свидетельствуют 
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о том, что группа штаммов вируса ЕСНО 18, обусло-
вившего подъем заболеваемости ЭВМ в Саратов-
ской области, сформировалась отдельно от штам-
мов данного типа энтеровируса, циркулировавших 
на северо-западе России. 
Филогенетический анализ штаммов CVА6, вы-
деленных в 2017 г. от больных ЭВИ на северо-за-
паде России, показал, что идентифицированные 
вирусы относились к трем субгенотипам совре-
менного пандемического генотипа CVА6 – 5, 6 и 
8. Субгенотип 5 был представлен одним штаммом, 
выделенным от больного ЭВИ в Республике Коми, 
который был генетически отличен от CVА6 суб-
генотипа 5, идентифицированных в очагах ЭВИ 
в Ленинградской области в 2016 г. Большинство 
идентифицированных на территориях северо-за-
пада России штаммов CVА6 относились к субге-
нотипам 6 и 8. Доминирование субгенотипов 6 и 
8 в структуре CVА6, отмеченное на северо-западе 
России, наблюдалось в 2017 г. и в целом по России.
Полученными данными подтверждено значе-
ние надзора за энтеровирусной инфекцией в си-
стеме эпидемиологического и вирусологическо-
го надзора за инфекционными заболеваниями. 
В постсертификационный период ликвидации по-
лиомиелита надзор за энтеровирусной инфекцией 
рассматривается как составная часть надзора за 
полиомиелитом. Результаты проведенных иссле-
дований доказывают, что систематический виру-
сологический надзор за больными энтеровирус-
ной инфекцией обеспечивает получение важных 
для программы ликвидации полиомиелита данных 
о циркуляции как полиовирусов, так и неполио-
миелитных энтеровирусов среди населения и по-
зволяет определить типы неполиомиелитных эн-
теровирусов, доминирующие в циркуляции среди 
населения на разных территориях в разные годы.
Выводы 
1. В 2017 г. на ряде территорий Российской 
Федерации были зафиксированы эпидемические 
подъемы заболеваемости энтеровирусной инфек-
цией. На большинстве территорий превалировали 
экзантемные формы заболевания, и только на од-
ной территории энтеровирусный менингит соста-
вил 65% от всех зарегистрированных случаев энте-
ровирусной инфекции.
2. На территориях, где ведущими были экзан-
темные формы энтеровирусной инфекции, в каче-
стве этиологических агентов были идентифициро-
ваны Coxsackievirus А, принадлежащие к виду А, 
и энтеровирус 71. Впервые за много лет этиологи-
ческим агентом заболеваний энтеровирусным ме-
нингитом на одной территории явился энтерови-
рус ЕСНО 18.
3. Филогенетический анализ показал, что штам-
мы энтеровируса ЕСНО 18 распределились по 
трем кластерам. Энтеровирусы ЕСНО 18, обусло-
вившие подъем заболеваемости энтеровирусным 
менингитом в Саратовской области, вошли в кла-
стер 3, они сформировались отдельно от других 
штаммов данного типа энтеровируса, которые 
циркулировали на северо-западе России.
4.  Штаммы энтеровируса Coxsackievirus А6, 
идентифицированные в 2017 г. на северо-западе 
России, относились к трем субгенотипам панде-
мического генотипа вируса CVА6 – 5, 6 и 8. Боль-
шинство штаммов относились к субгенотипам 6 и 
8. Доминирование субгенотипов 6 и 8 в структуре 
CVА6, отмеченное на северо-западе России, на-
блюдалось в 2017 г. и в целом по России.
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